COMMON NAME

SUBTYPE A:
ROD
ST
NIHZ
ISY
BEN
CAM2
D194
GH1
KR
MDS
ucz

SUBTYPE B:
UC1

D205

GH2
EHOACG

SUBTYPE D:
FO7841

SUBTYPE SD:
MM251
MM1A11
MM32H
MM239
MM142
MNE
SMMPBJ
SMM9
SMMH4
SM62A
SMB670

SUBTYPE STM:
ST™M
STAK1

Sequences in the. TR Alignment

LOCUS

HIV2ROD
HIV2ST
HIV2NIHZ
HIV2ISY
HIV2BEN
HIV2CAM2
HIVD194
HIV2GH1
HIV2U22047
HIV2MDS
HIV2UC2

HIV2UC1GNM
HIVTRENGE
HIVENVA
HIV2ZEHOA

HIVLTRCS

SIVMM251
SIV1A11AA
SIVMM32H
SIVMM239
SIVMM142
SIVMNE
SIVSMMPBJA
SIVGAGAB
SIVSMMH4
S1U04982
SIVENV

SIVSTM
SIVLTRDNA

ACC #

M15390
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LO7625
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D10458

L14545

M87115

M19499
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M90048
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X57323
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HIV2/SIV LTR

nef cds ->
CONSENSUS-A TGgAaGGGaTthTTAcAGTgagagaAGa .?CaTAgAaTCcTagAcaTaTaCtTaGAaAAgGAaGAaGG 67
ROD e A cemmm A Ton A Tom e 67
ST e C---A----m---- T--G---...-G----C G-- 67
NIHZ e C---m--- T---C T-----T C--- 59
ISY A 67
BEN B O AG---G---.. mmmmmmmmmm e C--mm--, A--G----- 67
CAM2 C A------ G--T A 67
D194 e A-mmmeee AG-GAG---...----=--=-==---- T-G
GH1 T AG-GAT---...--===mmmmmmeee T-G---C---------- G----- 67
KR -—--T A G..A T A-G 68
MDS A------ T 67
Uuc2 e AG-GAT---...--==mmmmmmemem T-G---C--------—- G----- 67
CONSENSUS-B TGGAAGGGATtTa’>TAtAGTGAGAGAAGa CA?AgAATA?TAGACACATAIT?GAgAATGAaGAaGG 63
uC1 R P O C-A-------- G----- 67
D205 o--T o= C-=-T T 67
GH2 T--C R o Tommmmmme T-mmmmmmemm G-- 67
EHOACG TC G...--T-A----C C--A--A 67
CONSENSUS-D TGGAAGGGATTTATTACAATCATAGAAGG...CATAGAATCTTAGACATTTACTTACAAAATGAAGAAGG 67
FO7841 67
CONSENSUS-SD TGGAAGGGaTTTATTAcanga’)AGaagA .CATAgQAATCTTAGAtaTgTACtTaGAAAAgQGAAGAAGG 66
MM251 CA 6
MM1A11
MM32H
MM239
MM142
MNE
SMMPBJ
SMM9
SMMH4
SM62A
SMB670 . 6
CONSENSUS-STM TGGAAGG’>ATTTATTACAGTGAGAGAAGA .CATAGAATATTGG??ATGTACTTAGAAAAAGAAGAAGG 64
STM G . AC 67
STAK1 . GT 66

CONSENSUS-A gaTAAthcAGAtTGGCAGAA’JTAtA CTcaTGGchAGGagtaAGgTAcCCaAtGthTTtGGGTGGcT 135
ROD C--C-. 136

ST A------ GG---C -------- C---- - A T----A T- 136

ISY C----. T 136

BEN A T----. A---C 136

CAM2 e G--mmmmmmeee C----.--AG A 136

D194 - A T----. AC A---C 136

GH1L - A T----. GT--C 136

KR C----. A 137

MDS T----. oAC---A ----- C-A--G-----m------ 136

uc2 -G----A T----. G---C 136

CONSENSUS-B CATTGTgTCTGG’?TGGCAaAACTAtA C?cATGGGCcCAGGg?TAAGQIATCCcAa?ttCTTTGGCTGGCT 128
ucr A-----A -AT A A-GGAC------ G----- 136

D205 C T A-----C A-A------ T----- 136

GH2 e Cmmmmmmmmeee- o T-----G A T- 136

EHOACG ~ —-mee- A-----G-----C-.-A AG----A G 136

CONSENSUS-D  CATAATACCAGATTGGCAAAATTACACCTCA.GGGCCAGGAGAGAGACTTCCAATGATGTATGGGTGGCT 136
FO7841 136

CONSENSUS-SD cATcATaCCAGATTGGCaaaatTACAcatCa GGaCCAGGAattAGATACCcaAtG??cTtTGGCTGGCT 133
MM251 GG A-ACA 136

MM1A11 GG f‘---. A-ACA 136

MM32H GG C---. A-ACA 136

MM239 GG C---. A-ACA 136

MM142 e G-..----.C--C.---mmmmmmmme e T--A-ATG----------- 133

MNE - G G C--G. CC A-ACA 136

SMMPBJ A--A G--.--G C T-=-TT-=m--, A----- 136

SMM9 A--A G--.--G C T---TT------ A----- 136

SMMH4 A--A -G T---CA--A---G----- 136

SM62A A--A -G C T---TA------ G----- 136

SMB670 @ - C C C--. GAG TT T- 136

CONSENSUS-STM GATAGTTCCAGATTGGCAGAATTACACAGCA GGACCAGGG?TAAGATA?CCAAAGCA?TTTGGATGGCT 130
STM . A----o- C G 136

STAK1 G T T 135
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CONSENSUS-A  aTGGAAgCTAGTACCAGTAgatgic?CACAAGagg?a...GAggAca?tgag???2????2??%actcaC 187

HIV2/SIV LTR

191

183

252

253

ROD e C------- A-GG...------- Commm e immn 191
ST 191
ISY . 191
BEN G-CA-- 191
CAM2 AC-T G-... C----ACTGACACTGAG------ 203
D194 191
GH1
KR
MDS
uc2 - 191
CONSENSUS-B gTGGAAGCTaGT?CCAgTAgA?atgccAgcaGaggc????gaGGagGaGGAA............ ACCcaT 180
ucC1 . 191
D205 G C-A- . 194
GH2
EHOACG Anmmmmemee G---A--A-T---AT ------ AC-A...-----Cmmmm - 191
CONSENSUS-D  GTGGAAGTTAGTACCAGTAGATGTGCCAGATGAGGCC...CAAGGAGATGAG............ AGGCAT
FO7841 = W e e m e 191
CONSENSUS-SD aTGGAAATTAgtCCC”GTAaATGTcTCAgATGAgGC” .CAGGAaGacGAG............ acacAt 186
MM251 T A A..---G--T- -GG--- 191
MM1A11 T A A, -eemn G--T--- ...GAG--- 191
MM32H C A A...-----G--T--- ..-GG--- 191
MM239 T A A...-—---G--T--- ..GAG--- 191
MM142 A----T A A...-----G--T-- ...GAG--- 188
MNE T A A...-----G-GT-- .GAGA-- 191
SMMPBJ C G A--T... RTRC 191
SMM9 C W---G A--T... . mmee- 191
SMMH4 C A---G A--T... . - 191
SM62A C A---G C... 191
SMB670 A---G Anmm AT mmmmmmmmmmee = C 191
CONSENSUS-STM ATGGAAACTAGTACCAGTAGAT?TGTCAAATGAGGCA...CAGGAGGATGA?.........27?°ACACAT
STM A Tereene GGG------ 194
STAK1 G {CTRREES 190
CONSENSUS-A TgCTTagtaCAccCAGCACAAacAAGCag’>taTGATGAcc’)gCATGGgGAgA .CAcTagT?TGGagGTT
ROD AG-T C C---GA--- 259
ST G——T G-T-~=-m=e-Crmmmn VNN, S S 259
sy e A-G---T------—- GT------ A-T c . C----A--- 259
BEN AC------- TGA----------- == T----G---CA--- 259
CAM2 e T GC AT m--G--C----A--- 271
D194 A GA--—mmmmmmen mmmeees T---C---- 259
GH1 -A----AC AC GA----A--A-. -w-e-C-To-Crenv 259
KR e C G-G-C CT A-..--T--A-G-------- 251
mMpbs - G--G--T---------- Teae--AG-T--ne-=- 256
ucz - A-G A ATA . 259
CONSENSUS-B TG’)CT?’)TGCAcCCaGCACAGAtCTCctCATGGGATGACatCCA’7GggGAGA .C?CTTgtCTGGcaGTT 243
ucC1 -T--GG T C--mmmm- ..-C----C-----G--- 259
D205 --C--AA G
GH2 --C--AA
EHOACG -T--GG----T C----G 259
CONSENSUS-D  TGCTTAGTGCATCCAGCACAGACTTACCAGTAGGATGACCCC.. TAAGAAGAGGTGCTGGTATAGAAATT 259
FO7841 259
CONSENSUS-SD TactTg?TGCAtCCaGCtCAaACttcccAGTGGGAtGAcCCc .TGGGGAGAGGttCTgGcaTGGAAGTT
MM251 -T--AA----G A T.. A--G 259
MM1A11 --T--AA T.. CA 259
MM32H --T--AA----G A T.. A 259
MM239 --T--AA T.. A 259
MM142 --T--AG----C T.. A 256
MNE --T--AC T.. A-T 259
SMMPB - A A T A 259
SMM9 -G----A A T . A 259
SMMH4 -G-C--G-------G--A--G----AT . A 259
SM62A -G-C--G----------A--G---CAT . A 259
SMB670 -G----G----A G--A A--T---.. C-----T 259
CONSENSUS-STM T?TCTGGTGCATCCAGCACAG??A?ATCAGTGGGATGACCCT.. TGGGGAGAAGTACTGG?TTGGAAATT 246
ST™M -A AC-C . T 262
STAK1 -G GA-T . C 258
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HIV2/SIV LTR

CONSENSUS-A TgACCCcatGCTgGCctat°agTAcaaggCCTTtA”tCtgtACCCAGAaGAaTTTGGGCAcaAgTCAGGa 320

ROD -=-T---T-mmm- T---AGT---G----T----T--G C 329
ST --------C---A--T-T-AGC---G--------- T--GA-------- G--G ------ T-mmmmmee- C 329
NIHZ B e O G--mmmmeee- T--T------ 101
ISY TC--G C-A------ T---A G 329
BEN ---T A-C C-C G 329
CAM2 el e CT-A----TG C--GA C 341
D194 AGT C-T----C 329
GH1 C G-T T--C-T----C-T G 329
KR e T-G---------- G----T-C---T----A--GA T-T C 321
MDS Rl Bl OZE CG-—-—T CA------- AA G C C 326
uc2 -A--T C-C---A 329
CONSENSUS-B TGA’?tCCCTCCTgGCAtATgAcTATGtgGCcTTCaa”AGGTt’?CCAGAaGAGTTtGGGta’>CAGTCAGG’7 308
uc1 ---CC A C----AC T A 329
D205 el e T--meee- T----T-----T C-----C G 332
GH2 -=-T A-G----A G-T----- T CTC G 332
EHOACG --C A GC-----C-----G-----—-—--- T--mmmmm- A 329
CONSENSUS-D TGACCCCCGGCTAGCTTATAACTATGAGGCATTTATTAAATACCCAGAAGAGTTTGGCAGTAAGTCGGGT 329
FO7841 329
CONSENSUS-SD TGATCCAaa?cTaGCcTAca??TATgAGGCaTtTatTaaatACCCAGAAGAGTTIGGtAGtaAGTCaGGC 320
MM251 CT CT A-GC--G --A--C 328
MM1A11 ---C----CT--G CT A-G---G A--C 329
MM32H CT CT A-G---G A--C 329
MM239 CT--G CT A-G---G A--C 329
MM142 CT CT A-----G A--C 326
MNE CT CT A-----G A--C 329
SMMPBJ - GT----T--T-AC---A-------- G--G-GC C 329
SMM9 e R-GT----T--TRAC---A-------- G--G-GC C 329
SMMH4 - G-AT----T--T-GC---A G 329
SM62A - G-AT----T--T-GC---A G 329
SMB670 C-A GA T G--- 329
CONSENSUS-STM TGATCCA??A?TAGCC?ATACTTATGAGGCCTTTGTTAGA?A?CCAGAAGAGTTTGGTTCTAAGTCAGGC 310
STM e CT-T-----C C-C 332
STAK1 AA-C-----T T-T 328
<- nef cds
CONSENSUS-A chccAGAggAaGAgTGGAAGGCaAaACTGAAAGCAAGaGGgATACCaTtTAgttAA ?aaaCAGGAACA 388
ROD A .-G 397
ST T--A C G-----C--- - 397
NIHZ A G-G G--A . 169
ISY A--GA---A--T--C . 397
BEN T A----A A----G--, T-mmmmmomm 397
CAM2 --A-----A--T G ..GGG 409
D194 T A A----G--. T 397
GH1 T A A-m--ee- G 397
KR A .-G 389
MDS --A-----A--G--A------- G-G------------ (. NS .Y OB c ¥ c S 395
uc2 T A A----G--.. T--------- 397
CONSENSUS-B cTacCAGAGaAgGAGTGgAAGGCTAgACTaAaAGCAAGAGGgATACCTACAGAtTAGgCAaGAgAcAgCA 378
uc1 T 399
D205 G 402
GH2 --T 402
EHOACG A-G A A---G-G A G---A--G--A-T-A-- 399
CONSENSUS-D  CTGCCAGAGGATGAGGTTAGGAGAAGACTAACCGCAAGGGG........ccoeveverreeiennn 370
FO7T841 = e 370
CONSENSUS-SD tTGTCAgAGgAAGAGGT’>aagAGAAGGCTAaCCGCAAGAGG ............................. 360
MM251 C T-GA 369
MM1A11 C T-GA 370
MM32H C--C T-GA 370
MM239 C T-GA 370
MM142 C A T--A G 367
MNE C T-GA 370
SMMPBJ - A GC 370
SMM9 e A GC 370
SMMH4 A 370
SM62A A 370
SMB670 A 370
CONSENSUS-STM TTG7CA’>AGGAAGAGGTT”AGAGAAGGCTAACCGCAA’>AGG ............................. 347
STM ---C--A G G---.. 373
STAK1 --T--G A A 369

-B-4
DEC 95



HIV2/SIV LTR

enhancer
CONSENSUS-A chATActTGGtCAgggCAGGAAgTAgcTact”a?’?????aaacaGcTGagaCTGCAGGGACTTTCCAGA 451
ROD T A---ACAG...... 461
ST --T ----------------------- A---ACAG....A 462
NIHZ -T G-.....G 233
ISY A A G-...... 461
BEN A A A-....G G 462
CAM2 A------ A---C G-...... 473
D194 A A A-.....G 461
GH1 A G-GAACAGCTGAG----CAG----------==-n=-- 467
KR el el By AA-------oo A A 443
MDS B A----- G— ...... 459
uc2 A AA A G T 462
CONSENSUS-B GCAtAAAcAGGAACTAGCTgACACTGCA’> .caAGA?GGAAACTAGCItGACACIGCAGGGACTTTCCAaA 444
UCL e - G 466
D205 e A A 469
GH2 -G 469
EHOACG ---C---G-mmmme -, A--meee- T..AG---A T G- 466
CONSENSUS-D  ............. CCTCTACAAAACAGCTGACAAGAAGGAAACAGGCTGAGGCAGCAGGGACTTTCCACA 427
FO7841 ... 427
CONSENSUS-SD ....CCTttttaAaATGGCTGACAaGAaGgAAACaaGCTgagACAGCAGGGACTTTCCACA 417
MM251 ---C----C G TC T 426
MM1A11 ---C----C T--A 427
MM32H ----C----C TC 427
MM239 B O O TC--m-Ammmmmmmmm e 427
MM142 ---C--G G T--mmme C 424
MNE --C--A G T T- 427
SMMPBJ ---A A A 427
SMM9 ---A A AG 427
SMMH4 e 426
SMeé2A .. A G 427
smB670 ... ..-—--CC 427
CONSENSUS-STM .. CCTTCTAAAGATGGCTGACAAGA’7GGAAACAAGCTGAGAC'7GCAGGGACTTTCCACA 402
stm L . A A 430
STAK1 G G 426
enhancer  Sp-1 Sp-1 Sp-1
CONSENSUS-A Ao GGGGCTGTaaCCAaGygG.AGGGAcaTGGGAGGAgCItGGTGgggaac 497
ROD . . 507
ST poammmmen T----G---. C 508
NIHZ G-A-. 279
ISY G---. 507
BEN . 508
CAM2 seemmmmmnas == Gmmm e T 518
D194 e L 501
GH1 . 513
KR B G---.-m- G-------- A-C---mmmemem 489
MDS 505
uc2 508
CONSENSUS-B GaGGCTGTAACat?gGG’?AGGg’JCAtGGgagG’?gttthtgGGAAC 487
uc1 . A
D205
GH2
EHOACG . 511
CONSENSUS-D TGGGCTGAGAC..AGGGGAGGTACTTGGGAGGAGCTGGTGGGGAAC 472
FO7841
CONSENSUS- SD AP2222227222222222722222GGGGaTGTHAL gGGG’7aggtactggggAGGAGCtGGttGG’)AAC 460
MM251 C---C--G---
MMIALL -Gl C---C--G--- 470
MM32H C---C--G--- 471
MM239 C---C--G--- 471
MM142 - C------ G--- 468
MNE -G C---C--G--- 471
SMMPBJ -AGACAGCAGGGACTTTCCACAAA C..-—--. C---.--- 493
SMM9 ETTRRRR A-mmemeeeee C...-=-G--=-Tommmmmmmmeeeen C---.-- 471
SMMH4 == Cmm G mmm e C---.--- 468
SM62A ceum==C--C- -G C---.--- 470
SMB670 . LA 471
CONSENSUS- STM A ..GGGGCTGTAAC..AGGGGAGGTACTGGG.AGGA?CTGGTGGGGAAC 445
STM e =-A 474
STAK1 e ——— . -G 470
I-B-5
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HIV2/SIV LTR

signal -> mRNA -> /<- tar core |
CONSENSUS-A  gccc?TCATACttCTGTATAAATGtACCCGCT?gCttlgCAtTGTA?TTcaGtCGCTCTGCcGgAGAGGCT 564
ROD e e T-C--mmmmmmm- A-------- A C---G 576
ST A--C . 575
NIHZ ----T. . . ~Commmee- 346
ISY -—--. --C . 574
BEN A T . 575
CAM2 mmm e C-mmmmmmmes TC------- . C 586
D194 564
GH1 . . . . 579
KR . . . 555
MDS - e C C 573
uc2 A T CC---C----.--T--C------m oo 575
CONSENSUS-B GCCC ATtAAatCTCTGTATAAATGTACCCGCT.Tct?GCATTGTA. TTCAGTCGCTCTGCGGAGAGGCT 553
uC1l T . 578
D205 - -—-C . 581
GH2 A -—-C . 581
EHOACG ----.--C--GA ~TGT . 578
CONSENSUS-D GCCC.TCATATTCTCTGTATAAATATGCCTGCA. TATCGCTCGGTA.TTCAGTGCCTCTGCGGAGAGGCT 539
FO7841 539
CONSENSUS-SD gCCC ACtTatTttcTGTATAAATAC’)ACTGCA TTTCGCTCTGTA.TTCAGTCgCTCTGCGGAGAGGCT 526
MM251 ----TC--GA TC------ . 526
MM1A11 TC--GA---------- TC------ .---T---A----.G ---------------------- 537
MM32H TC--GA TC------ . . 538
MM239 TC--GA TC------ . . 538
MM142 ---TC--GA TC------ . . 535
MNE ~---TC--GA TC------ . . 538
SMMPBJ ----.--G----C A------ . . A 560
SMM9 C A------ . . A 538
SMMH4 C A------ . . 535
SM62A C A ------ . . 537
SMB670 538
CONSENSUS-STM GCCC TTTTACTTTCTGTATAAATACAACCGCT TATAGCTCTGTA.TTCAGTCACTCTGCGGAGAGGCT 512
STM 541
STAK1 . . 537
V' 5 sj
tar core | ->/ /<- tar core Il ->/
CONSENSUS-A  GGCAGATtGAGCCCTGgGAGGTTCTCTCCAGCACTAGCaGGTAGAGCCIGGGTGTTCCCTGCTaGACTCT 634
ROD G 646
ST 645
NIHZ 416
ISY G 644
BEN C A G 645
CAM2 656
D194 606
GH1 649
KR C 625
MDS 643
uc2 C A C C 645
CONSENSUS-B GGCAGAT’)GAGCCCTGGGAGGTTCTCTCCAGCACTAGCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCCCTGCTAGACTCT 622
UC1 C 648
D205 T 651
GH2 T 651
EHOACG C 648
CONSENSUS-D GGCAGATTGAGCCCTGGGAGGTTCTCTCCAGCACCAGCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCCCTGCTGGACTCT 609
FO7841 609
CONSENSUS-SD GGCAgATTGAGCCCTGGGAGGTTCTCTCCAGCACTAGCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCCCTGCTaGACTCT 596
MM251 596
MM1A11l T 607
MM32H 608
MM239 608
MM142 ----C 605
MNE 608
SMMPBJ 630
SMM9 G 608
SMMH4 605
SM62A 607
SMB670 608
CONSENSUS-STM GGCAGATTGAGCCCTGGGAGGTTCTCTCCAGCACTAGCAGGTAGAGCCTGGGTGTTCCCTGCTAGACTCT 582
STM 611
STAK1 607
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HIV2/SIV LTR

signal ->
CONSENSUS-A  CACCAGtgCTtGGCCGGcaCTGGGCAGA.CGGCICCACGCTTGCTTGCTTAAA?gaCCTCt?AATAAA. 700
ROD CA TG -—-C A--—--C-T------ . 713
ST . . . 712
NIHZ G 482
ISY G 711
BEN A T . . . 712
CAM2 . . R . 722
D194 . e . 639
GH1 . . - . 715
KR e A T . . (e . 691
MDS . R e . 709
UC2 e G 711
CONSENSUS-B CACCAGCACTtGGCCgGTGcTGGGCAGA CGgCTCCACGCTTGCTTGCTTAAA ACCCTCTT.AATAAA.
uc1 i e e . 714
D205 0 e A----A---T . . Jmmmmes . 717
GH2 ~-A ~A------ R . 717
EHOACG = e e e - . 714
CONSENSUS-D  CACCAGTGCTTGGCCGGCACTGGGTAGAGCGGCTCCACGCTTGCTTGCTTAAA.GACCTCTTCAATAAA.
FO7841 . 677
CONSENSUS-SD CACCaGCACTTGGCCthGCTGGGCAGAGngCTCCACGCTTGCTTGCTTAAA’PGaCCTCTTCAATAAA
MM251 664
MM1A11 A -C . 675
MM32H . . 676
MM239 A -C . 676
MM142 . . 673
MNE . . 676
SMMPBJ . . 698
SMM9 R A . 677
SMMH4 . . 673
SM62A ---G C . . 675
SMB670 676
CONSENSUS-STM CACCAGCACTTGGCCAGTGCTGGGTAGAGTGGCT7CACGCTTGCTTGCTTATA TA?CTCTTCAATAAA.
ST™M T . 679
STAK1 T --C . 675
<- R rpt V 3 sj
CONSENSUS-A GCTGCCAg TTAGAAGCAAGTTAAGTGTGTGtTCCCATCTCTCCTAGTCGCCGCCTGGTCA TtCGGTGT
ROD . 781
ST . C . 780
NIHZ - A. C ~C-e- 550
ISY . . 779
BEN . . 780
CAM2 . . 790
D194 . . 707
GHL e A. . 783
KR . . 759
MDS . . 777
ucz e A. 779
CONSENSUS-B  ?CTGCCaA.TTAGAAGCAAGH?AGTGTGTGTTCCCATCTCTCCTAGTCGCCGCCTGGTCA. ?TCggTGC
uc1 . . G T--AA-- 781
D205 . . A . .C--meee- 782
GH2 . . G .C--mmmm- 784
EHOACG A-----T-, ACA T 782
CONSENSUS-D  GCTGCCAT.TTAGAAGTAAGCA.AGTGT 703
FO7841 = e e 703
CONSENSUS-SD GCTGCCat?TTAGAAGTAAGC?. AGTGTGTGtTCCCATCTCTCCTAGtCGCCGCCTGGTCA’>CTCGGTAC
MM251 T C. A 733
MM1A11 T T A 744
MM32H T T A 745
MM239 T T. C A 745
MM142 . T. A 741
MNE T-. C C A 744
SMMPBJ . C. T 766
SMM9 G. C. M T 745
SMMH4 - A. A. T 741
SM62A . A. T 743
SMB670 A. T. 725
CONSENSUS-STM GCTGCCA?TTTAG?AGTAAGCA. AGTG’>GTGTTCCCATCTCTCCTA’>TCGCCGCCTGGTCAACTCGGTAC
STM e A-----A -G 748
STAK1 T-----G T A 744
I-B-7
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688

677
664

648

768

753

730

713



HIV2/SIV LTR

CONSENSUS-A  TCacCTg?AgTaACAAgACCCTGGTCTGTTAGGACC................ CTTcttGCTTTGgGaAaC 821
ROD
ST
NIHZ
ISY
BEN
CAM2
D194
GH1
KR
MDS
ucz
CONSENSUS-B  TCcACtgata???a??gACCCTGGTCTGTTAGGACC................ CtT??TGCTTTGGGAAAC 800
ucC1 C

D205
GH2
EHOACG
CONSENSUS-SD TCg"” '7taATAAgAAGaCCCTGGTCTGTTAGGACC’??’??’??’??’?????’???CTTTCTGCTTTGggAAAC 780
MM251
MM1A11
MM32H
MM239
MM142
MNE
SMMPBJ
SMM9
SMMH4
SM62A
CONSENSUS-STM TC?............ AGACCCTGGTCTGTTAGGACC................ CTTTCTGCTTTGGGCTAC 754
ST™M
STAK1

748

<- lys-tRNA pbs
CONSENSUS-A CaAgGCaGG’”’?AAAATCCCTAGCAGgTTGGCGCCCgAACAGGgACTTGAagaaG"ACTGaga agcctt 886

ROD -G T ==T-- 899

ST . Jmmmen 899

NIHZ -G CGG . . R 670

ISY -G 897

BEN 898

CAM2 908

D194 826

GH1 898

KR -G-A--G--...----A A 867

MDS -G . 895

uc2 —A-G-... 897

CONSENSUS-B Caa?GC?GG.. AAAATCCCTAGCAGATTGGC(.‘-:CCCGAACAGGGACCTG')aGaAg”AGT(.‘-:AGA(.‘-:TCTTC'> 862
ucC1 --G--A--... A--A--—--. . 898

D205 -G-A--G--... G-, A 895

GH2 “=GA--G--.. mmmmmmmmeeeeees 861

EHOACG ---G--A--... --G-AG . 894

CONSENSUS-SD CGAaGCAGG...AAAATCCCTAGCAGaTTGGCGCCcGAACAGGIACTTGAAGGAG.AGTGAGAGaCTCCT 846
MM251 . . 849

MM1A11 . 861

MM32H T . 862

MM239 T . 862

MM142 . 874

MNE . 861

SMMPBJ e CLt G . Jm———- 882

SMM9 Rl C ELCEI G . ammen 861

SMMH4 L CRu s Gmemmmmmm e e e e e 858

CONSENSUS-STM TGAGGCAGA...AAAATCCCTAGCAGATTGGCGCCCGAACAGGGACTTGAAGGAG.AGTGAGAGACTCCT 820
ST™M 856

STAKL e B et 808

[-B-8
DEC 95



HIV2/SIV LTR

CONSENSUS-A ggAACaCGG’7CTgaGTGAaGGCAGTAAGGgCGGCAGGAACAAACCACgACGGAGTGCTCCtagAAAgGCG 955

ROD 968

ST . A--- 968

NIHZ - A--G---G GC 740

ISY . 966

BEN T---. 967

CAM2 . G AGT------- 977

D194 . A--- 895

GH1 - T . A--- 965

KR . . 935

MDS “A-eneee- . A--- 964

ucz A--- 966

CONSENSUS-B gGagCACgG CTGAGTGAAGGCAGTAAGGGCGGCAGGAATCAACCACGACGGAGaGCTCCTGTAAAagCG 931
ucC1 G--- 967

D205 A------ A-. 964

EHOACG -GA----- T A-- 963

CONSENSUS-SD .GAGTACGG.CTGAGTGAAGGCAGIAAGGGCGGCAGGAACCAACCACGaCGGAGIGCTCCTAIAAAGGCG 914
MM251 . 917

MM1A11 . . 929

MM32H . . 930

MM239 . . 930

MM142 . . G 942

MNE . . G G 929

SMMPBJ . . C A 950

SMM9 . . C A 929

SMMH4 A A G 926

CONSENSUS-STM .GAGTACGG.CTGAGTGAAGGCAGTAAGGGCGGCAGGAACAAACCACGACGGAGTGCTCCTGTAAAGGCG 888
STM 924

major 5 sj \ /
CONSENSUS-A CgGGCCgAGGTACCaAa’>gGCgGCGTGTGGAgCGGGAGtgaAaGAGGCCTCCGGGT GAAG?GTAAGTaC 1022
ROD -=-A AG 1035

ST -A G. \mmmm e G- 1035
NIHZ . . CG-. =G 805
ISY -A----A . C--. m——-. 1032
BEN . - 1034
CAM2 -A . C--. - 1043
D194 G--.. - 961
GH1 . (e e G- 1032
KR . . - 1001
S A . - 1031
ucz - A T L G- 1034
CONSENSUS-B CAGGCCG..GTACCA.. GGCAGCGTGAGGAGCGGGAGGAgAAGAGG’?CTCCGGGAGtAAa’7Gt'>Agta” 992
ucCl A------ C G---G--G----. 1031
D205 G.--A----. 1026
EHOACG A-GT-AGTA 1027
CONSENSUS-SD CGGGICG..GTACCA.. GaCGGCGTGAGGAGCGGGag7°GaaGAGGCCTCCthT°GCAG GTAAGTG. 974
MM251 AG--G - . 979
MM1A11 AG - . 991
MM32H AG smmms mmmman . 992
MM239 AG - . 992
MM142 GAGA T-G-Tomnm mmmem . 1005
MNE A R e . 990
SMMPBJ TC-G smmm s . 1012
SMM9 TC-G - . 991
SMMH4 TC-G - 988
CONSENSUS-STM CGGGCGAA........... GCGGCGTGAGGAGCGGGAGGCGAAGAGA.CTCCGGTT.GCAA.GTGAGTG. 943
STM e e e e e smmmmeee . 979
[-B-9

DEC 95



HIV2/SIV LTR

CONSENSUS-A CTACACCaAAaACtGTAGCCagAaaach7 ..... TtGITATCCTACCTTT?AGACaG...GTAGAAGAT 1082
ROD C . 1094

ST 1094

NIHZ 865

ISY 1092

BEN 1094

CAM2 1103

D194 1021

GH1 1093

KR 1062

MDS 1091

uc2 1094

CONSENSUS-B  CTCC....AAATTI.GC................. 2ATTgt?CTaCTCT?.a2agAg?GaGTAGGGCAT 1034

uc1 . S . i . N — 1074

D205 . S — [ R— 1069

EHOACG A---CGT-rmmr.. -G--CA-G---C--A~ 1070

CONSENSUS-SD  CAACAcAAaaa.........aGa?ATAGC??TGICTT21tatCC?222222?AGgAAggGataAtaAGAt 1023
MM251 1030

MM1A11 1041

MM32H 1043

MM239 1042

MM142 1055

MNE R 1040

SMMPBJ - A-G.........~-TC--~-GAC--AG--....C--TACTTTTG--A--A --GT-GG--. 1066

SMM9 A-G.........--TC---GAC--AG--....C--TACTTTTG--A--A -GT-GG---. 1044

SMMH4 - G--v.ovrvrrroi=-TC-+-GAC--AG--....C--TACTTTTG----A --GT-GG--. 1041

CONSENSUS-STM CAACA.......AGTAGCCAGA..GGGC..TGA.TTGTT...CTACTCTTGAGGGAAGAGGTAGAAG.. 995
STM e oo e e e 1031

CONSENSUS-A  T.GTGGGAGA 1091
ROD 1102
ST . 1102
NIHZ S 873
ISY Sp—— 1100
BEN 1102
CAM2 1111
D194 1029
GH1 1101
KR 1071
MDS 1100
uc2 1102
CONSENSUS-B 1044
uct 1083
D205 . 1078
EHOACG ~  -eeeeee 1080
CONSENSUS-SD agaGTGGGAG 1033
MM251 e 1040
MM1A11 1051
MM32H 1053
MM239 1052
MM142 1065
MNE 1050
SMMPBJ 1073
SMM9 1051
SMMH4 1048
CONSENSUS-STM ...GTGGGAG 1002
STM — 1038

I-B-10
DEC 95



